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ABSTRACT  
Genetic Parameters of Bisma Maize Population under 
Different Levels of Fertilizer Applications. I. Additive-
dominant variance of grain yield. Sutoro, Abdul Bari, 
Subandi, and Sudirman Yahya. New maize varieties could 
be obtained through improvement of their plant populations. 
The method used in selection in the crop improvement was 
based on values of their genetic parameters. Bisma is one of 
the maize varieties that has a broad genetic background. 
New maize varieties could be obtained by improving their 
population through selection under different environmental 
conditions. Genetic parameter value were estimated by con-
ducting an experiment under NCD II crossing at Bogor. 
Twenty seven sets, which were developed from three fe-
males and three males of S1 as parents of each set, were 
evaluated under three different fertilization schemes. Results 
of the experiment showed that the additive genetic variance 
was significantly different from zero, and so among the dif-
ferent levels of fertilizer applications. The dominant vari-
ances was not significant under the three different levels of 
fertilization applications. The additive genetic variance was 
lower under the low level of fertilizer application than that 
on the higher level of fertilization application. This might be 
due to the scale effect. To reduce effect of scale, the data 
were transformed by dividing the grand mean value. After 
the data transformation, the genetic variance under the low 
level of fertilizer application tended to be greater than that 
under the higher level of fertilizer application. There was a 
tendency that population improvement of Bisma variety 
could be achieved better under lower level of fertilizer appli-
cations than under the higher ones. 
Key words: Additive dominant variance, maize improvent, 
Bisma. 
PENDAHULUAN 
Pemuliaan tanaman jagung pada umumnya dila-
kukan pada lahan yang dipupuk dengan taraf optimal, 
baik pada fase seleksi, uji daya hasil pendahuluan, 
maupun uji daya hasil lanjutan. Varietas jagung yang 
dihasilkan oleh pemulia tanaman sebelumnya, adalah 
varietas yang responsif terhadap pemupukan, sehing-
ga apabila ditanam pada lahan yang kurang subur, se-
bagai akibat pemberian pupuk yang kurang optimal, 
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maka hasilnya rendah dan bahkan lebih rendah dari-
pada varietas lokal. Oleh karena itu, perlu diperoleh 
varietas jagung yang toleran terhadap pemupukan de-
ngan dosis yang lebih rendah daripada kondisi opti-
mal. Varietas unggul dapat diperoleh melalui perbaik-
an populasi tanaman. Perbaikan populasi tanaman da-
pat diduga berdasarkan informasi parameter genetik 
dari populasi tanaman.  
Lingkungan seleksi menentukan keberhasilan pe-
muliaan untuk mendapatkan varietas yang cocok de-
ngan lingkungan yang menjadi target. Seleksi sering di-
lakukan pada kondisi tanpa cekaman atau dalam ling-
kungan yang optimum, karena banyak pendapat yang 
menyatakan pada kondisi optimum umumnya memi-
liki heritabilitas bobot biji yang lebih tinggi daripada 
heritabilitas di lingkungan tanpa cekaman (Ceccareli 
1994). Tampaknya seleksi pada lingkungan yang mirip 
dengan lingkungan target akan menghasilkan kemaju-
an seleksi yang lebih besar daripada seleksi tak lang-
sung atau seleksi pada lingkungan yang sangat berbe-
da dengan lingkungan target (Banziger et al. 1997). 
Lebih lanjut Banziger et al. (1997) menyatakan masih 
terdapat perbedaan pendapat pada lingkungan mana 
sebaiknya seleksi itu dilakukan. 
Telah banyak varietas jagung bersari bebas yang 
telah dilepas oleh pemulia tanaman. Varietas Bisma 
yang dilepas tahun 1995 telah populer karena keung-
gulannya dalam beberapa pengujian di lahan kering 
(Subandi et al. 1998). Jagung varietas Bisma memiliki 
latar belakang genetik yang luas sehingga masih 
mungkin mendapatkan varietas unggul dengan cara 
menyeleksi dari populasi varietas Bisma ini pada ber-
bagai lingkungan. Informasi besaran parameter gene-
tik tanaman jagung varietas Bisma perlu diketahui un-
tuk menduga kemajuan genetik yang diperoleh akibat 
seleksi. 
Komponen ragam genetik suatu populasi terdiri 
dari komponen ragam genetik aditif dan non-aditif 
(dominan dan epistasis), dapat digunakan untuk men-
duga kemajuan genetik dari metode seleksi yang akan 
digunakan. Suatu populasi yang memiliki ragam gene-
tik aditif tinggi dapat diperbaiki melalui seleksi intra-
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populasi, sedangkan bila ragam genetik dominan ting-
gi digunakan seleksi inter-populasi (Malvar et al. 1996). 
Besaran ragam genetik jagung berbeda antar lingkung-
an cekaman kekeringan (Hallauer dan Miranda 1985), 
hara N (Banziger et al. 1997) dan garam (Rao dan 
McNeilly 1999). Di samping itu, besaran parameter ge-
netik juga berbeda antar populasi sehingga untuk 
memperbaiki suatu populasi jagung yang sesuai de-
ngan lingkungan target perlu diketahui besaran para-
meter genetiknya. Penelitian ini bertujuan untuk me-
nyediakan informasi besaran ragam genetik bobot biji 
dalam populasi jagung varietas Bisma pada taraf pe-
mupukan yang berbeda, yang nantinya dapat diguna-
kan untuk menduga kemajuan seleksi. 
BAHAN DAN METODE 
Untuk menduga parameter genetik varietas Bis-
ma sebagai populasi dasar dilakukan 3 kegiatan, yaitu 
pembentukan galur S1, persilangan antar galur S1, dan 
evaluasi hasil persilangan. 
Pembentukan galur S1 dilakukan dengan mena-
nam jagung varietas Bisma pada bulan April 2001. 
Populasi varietas Bisma diperoleh dari Laboratorium 
Bank Gen, Balai Penelitian Bioteknologi dan Sumber-
daya Genetika Pertanian, dan ditanam di Inlitbio 
Cikeumeuh, Bogor. Benih sebagai contoh acak dari 
populasi Bisma ditanam dengan jarak 75 cm x 20 cm, 
satu tanaman tiap lubang dan dipupuk 300 kg urea, 
100 kg SP36, dan 50 kg KCl per hektar. Selanjutnya se-
tiap tanaman dilakukan penyerbukan diri sendiri (self-
ing), yaitu menyerbuki bunga betina dengan polen 
pada tanaman yang sama untuk memperoleh galur S1 
untuk mewakili S0 dari populasi varietas Bisma. 
Persilangan antara galur S1 dilaksanakan pada 
bulan Mei 2002. Pertanaman dipupuk dengan 300 kg 
urea, 100 kg SP36, dan 50 kg KCl tiap hektar. Persilang-
an antar galur S1 dilakukan menurut rancangan persi-
langan NCD II. Galur S1 yang telah dibentuk dibagi 
menjadi 27 set, masing-masing set terdiri dari 6 galur 
S1 (3 galur sebagai tetua jantan dan 3 galur sebagai te-
tua betina). Semua kemungkinan pasangan tetua jan-
tan dan betina dari setiap set disilangkan sehingga di-
peroleh 9 persilangan. Setiap galur S1 ditanam seba-
nyak 20 tanaman dan persilangan tetua jantan dan 
betina di antara galur S1 dilakukan untuk mendapat-
kan 5-10 persilangan (Hallauer dan Miranda 1985).  
Biji hasil persilangan antar galur S1 yang telah di-
lakukan sebelumnya yang terdiri dari 27 set persilang-
an dievaluasi dan ditanam dalam rancangan acak ke-
lompok tak lengkap (incomplete randomized block 
design) dengan 3 ulangan yang dilakukan pada 3 taraf 
pemupukan, yaitu pemupukan rendah, sedang dan 
optimal. Pemupukan optimal diberikan dengan taraf 
yang biasa dilakukan oleh pemulia tanaman jagung. 
Ketiga taraf pemupukan tersebut adalah: 
a. Pupuk optimal: 300 kg urea + 100 kg SP36 + 50 kg 
KCl tiap hektar. 
b. Pupuk sedang: 150 kg urea + 50 kg SP36 tiap 
hektar. 
c. Pupuk rendah: 75 kg urea+ 25 kg SP36 tiap hektar. 
Percobaan dilaksanakan di Inlitbio Cikeumeuh, 
Bogor pada musim tanam 2002/2003. Hasil analisis 2 
contoh tanah menunjukkan kandungan hara N, P, dan 
K tersedia tergolong rendah, dari lahan bekas perta-
naman jagung sebelumnya adalah 0,127% N; 0,408 mg 
P/100 g; dan 0,432 me K/100 g dan bekas pertanaman 
kedelai sebelumnya adalah 0,178% N; 0,621 P mg/100 
g; dan 0,379 me K/100 g. 
Selanjutnya, dari masing-masing progeni diambil 
sejumlah biji yang sama dari tiap tongkol (balance 
composite) progeni yang diperoleh dari persilangan 
dan ditanam sebanyak 20 tanaman dalam satu baris/ 
plot. Sepertiga dosis pupuk urea, seluruh dosis pupuk 
SP36 dan KCl diberikan pada saat tanam dan sisanya 
dua per tiga pupuk urea diberikan pada saat tanaman 
berumur 1 bulan. Perlindungan tanaman terhadap se-
rangan hama, penyakit, dan kompetisi dengan gulma 
dilakukan secara optimum. 
Ragam genetik dapat diduga melalui nilai kuadrat 
tengah dengan menggabungkan derajat bebas dan 
jumlah kuadrat yang berasal dari tetua jantan dan beti-
na (Comstock dan Robinson 1952). Tabel analisis ra-
gam yang akan digunakan untuk menduga besaran 
parameter genetik pada setiap taraf pemupukan disaji-
kan pada Tabel 1 (Subandi 1972). 
Dalam rancangan NCD II, tetua jantan dan betina 
yang digunakan merupakan individu dari F2 yang ber-
asal dari persilangan 2 galur murni. Dalam penelitian 
ini tetua jantan dan betina yang digunakan adalah 
individu dari galur S1 yang mewakili S0 dari varietas 
Bisma. Oleh karena itu, untuk menduga ragam genetik 
diperlukan faktor koreksi. Penduga ragam aditif dan 
dominan dan simpangan bakunya dihitung mengikuti 
prosedur yang dilakukan Subandi dan Compton 
(1974), yang mempertimbangkan besaran koefisien 
inbreeding. 
Pengujian kesamaan dua nilai ragam aditif dan 
dominan antar taraf pemupukan berdasarkan selang 
kepercayaan (1-α)100%, yaitu (σ2A ± z α/2 SE (σ2A)) 
bagi ragam aditif dan (σ2D ± z α/2 SE (σ2D)) bagi ragam 
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dominan, SE (σ2A) dan SE (σ2D) berturut-turut adalah 
akar kuadrat dari V(σ2A) dan V(σ2D). 
Korelasi genetik antar dua karakter i dan j, yaitu 
Covz (ij) rA (ij) = (σ2z(i) σ2z(j))1/2 
di mana: 
Covz (ij) = peragam antara karakter i dan j 
σ2z(i) = ragam karakter i 
σ2z(j) = ragam karakter j. 
HASIL DAN PEMBAHASAN 
Ragam Genetik Bobot Biji Varietas Bisma 
Untuk menentukan strategi pemuliaan yang pa-
ling sesuai diperlukan informasi besaran parameter 
genetik, yaitu ragam genetik (aditif dan dominan) dan 
heritabilitas. Hasil analisis keragaman bobot biji (Tabel 
2) menunjukkan bahwa terdapat keragaman yang nya-
ta di antara tetua betina dan tetua jantan, sedangkan 
interaksi kedua tetuanya tidak nyata, baik pada ling-
kungan seleksi pemupukan rendah, sedang maupun 
optimal. Ragam kedua tetua dapat digabungkan de-
ngan menjumlahkan jumlah kuadrat dan derajat be-
basnya sehingga pendugaan komponen ragam menja-
di lebih teliti karena memiliki derajat bebas yang lebih 
besar (Hallauer dan Miranda 1985).  
Selanjutnya, dalam rancangan persilangan NCDII, 
penduga ragam gabungan tetua betina dan jantan se-
bagai penduga kovarian halfsib (ơz
2 = Cov HS), se-
dangkan ragam interaksi betina x jantan ơmf2 = Cov  
FS-2 Cov HS. Dengan demikian, penduga besaran 
kovarian halfsib sama dengan penduga ragam HS. 
Kovarian halfsib berbanding langsung dengan ragam 
aditif, sehingga dapat diperkirakan ragam aditif nyata. 
Penduga ragam interaksi betina x jantan dan penduga 
ragam tetua betina dan jantan merupakan penduga 
kovarian fullsib menurut hubungan Cov FS = ơf
2 + ơm
2 
+ ơmf2. Kovarian fullsib (Cov FS) terdiri dari komponen 
ragam aditif dan dominan, sehingga besaran penduga 
ragam dominan tergantung besaran ragam interaksi 
tetua betina x jantan. 
Hasil analisis data bobot biji selanjutnya menun-
jukkan bahwa ragam aditif lebih besar daripada ragam 
dominan (Tabel 3). Total ragam genetik menurun de-
ngan semakin rendahnya dosis pemupukan. Total ra-
gam genetik pada lingkungan pemupukan rendah dan 
sedang masing-masing sebesar 28,8% dan 64,3% dari 
total ragam genetik pada lingkungan pemupukan opti-
mal. Komponen ragam aditif bobot biji merupakan 
Tabel 1. Analisis ragam bagi rancangan persilangan NCDII. 
 Sumber keragaman Derajat bebas Kuadrat tengah Kuadrat tengah harapan 
 Set s-1 M7 σ2 + r σ2mf + r n σ2z + m f σ2r + r m f σ2s 
 Ulangan/set s(r-1) M6 σ2 + m f σ2r 
 Gabungan jantan + betina/set s(m+f-2) M5 σ2 + r σ2mf + r n σ2z 
 Jantan/set s(m-1) M4 σ2 + r σ2fm + r f σ2m 
 Betina/set s(f-1) M3 σ2 + r σ2fm + r m σ2f 
 Jantan x betina/set s(m-1)(f-1) M2 σ2 + r σ2fm 
 Galat s(r-1)(mf-1) M1 σ2 
 Total s(rmf-1)   
s = jumlah set persilangan, r = jumlah ulangan, m = jumlah tetua jantan, f = jumlah tetua betina, wi = jumlah 
tanaman contoh pada setiap plot, n = m = f. 
Tabel 2. Nilai kuadrat tengah bobot biji (kg/plot) pada lingkungan seleksi pemupukan rendah, 
sedang dan optimal. 
 Kuadrat tengah 
 
Sumber keragaman Derajat bebas 
Pupuk rendah Pupuk sedang Pupuk optimal 
 Set 26 0,571593 1,350315 5,473037 
 Ulangan/set 54 0,508578 1,054596 3,264733 
 Betina + jantan/set 108 0,162655* 0,308554* 0,685477* 
 Betina/set 54 0,156711+ 0,332266* 0,710704* 
 Jantan/set 54 0,168598+ 0,284842+ 0,660250+ 
 Betina x jantan/set 108 0,116962 0,220677 0,521626 
 Galat 432 0,110061 0,200281 0,499612 
* = nyata taraf 5%, + = nyata taraf 10%. 
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komponen ragam yang besar kontribusinya terhadap 
total ragam genetik. Besarnya komponen ragam aditif 
pada lingkungan pemupukan rendah, sedang, dan op-
timal berturut-turut 78, 67, dan 81% dari total ragam ge-
netik. Hasil pengujian ragam menunjukkan bahwa ra-
gam aditif bobot biji nyata, sedangkan ragam dominan 
tidak nyata pada semua taraf pemupukan. Ragam 
aditif pada pemupukan rendah cenderung lebih kecil 
daripada pemupukan yang lebih tinggi. Penduga ra-
gam dominan yang diperoleh melalui rancangan persi-
langan NCDII menghasilkan simpangan baku ragam 
dominan yang lebih besar daripada simpangan baku 
ragam aditif. Simpangan baku ragam dominan besar 
karena penduga ragam dominan merupakan fungsi 
dari sejumlah nilai kuadrat tengah (Hallauer dan Mi-
randa 1985). 
Hasil pendugaan ragam genetik yang telah diper-
oleh tentu tidak terlepas dari bias, karena penelitian ini 
dilakukan hanya pada satu lingkungan (satu lokasi dan 
satu musim). Di samping itu, ulangan dalam percoba-
an tidak dapat dilaksanakan pada waktu yang bersa-
maan sehingga hasil percobaan mungkin masih dipe-
ngaruhi oleh waktu tanam. Dengan demikian, nilai du-
gaan ragam genetik masih tercampur dengan adanya 
komponen ragam interaksi genetik dan lingkungan. 
Nilai dugaan yang dihasilkan dalam penelitian ini cen-
derung lebih besar dari nilai yang sesungguhnya. 
Namun demikian, hasil pendugaan parameter genetik 
tersebut dapat memberikan indikasi perbedaan besar-
an parameter genetik antar lingkungan pemupukan. 
Asumsi yang diperlukan dalam pendugaan kom-
ponen ragam genetik melalui rancangan NCDII 
(Comstock dan Robinson 1952) adalah pemilihan indi-
vidu tetua secara acak untuk menghasilkan persilang-
an, distribusi secara acak dari genotipe pada lingkung-
an, tidak ada pengaruh maternal. Asumsi tersebut di-
perlukan untuk memenuhi validitas penurunan nilai 
harapan kuadrat tengah. Di samping itu, pendugaan 
ragam genetik diperlukan asumsi bersifat diploid se-
lama meiosis, tidak ada alel ganda, tidak ada keter-
pautan di antara gen yang mempengaruhi karakter 
dan tidak ada epistasis. 
Untuk memenuhi asumsi pemilihan tetua secara 
acak, maka dalam penelitian ini tanaman S0 telah di-
pilih secara acak untuk menghasilkan galur S1 dan se-
lanjutnya dalam membuat persilangan setiap set, tetua 
jantan dan betina juga dipilih secara acak. Namun de-
mikian, dalam pembuatan persilangan ini berlangsung 
sekitar 10 hari sehingga ada kecenderungan untuk 
mengawinkan individu yang berumur pendek (genjah) 
dengan pendek dan berumur panjang (dalam) dengan 
panjang. Untuk menghindari kecenderungan tersebut 
seharusnya dilakukan dengan menanam tanaman 
yang akan digunakan sebagai tetua betina lebih awal 
atau menanam dua kali. 
Asumsi distribusi genotipe secara acak pada ling-
kungan tidak dapat dipenuhi karena percobaan ini di-
laksanakan hanya pada satu lokasi dan satu musim. 
Dengan demikian, penduga parameter genetik masih 
tercampur dengan interaksi lokasi dan musim, sehing-
ga nilai penduga parameter yang diperoleh lebih besar 
dari nilai yang sesungguhnya. Distribusi secara acak 
dari genotipe hanya dipenuhi dalam lingkungan mikro 
pada percobaan, karena penempatan genotipe dilaku-
kan secara acak dalam satu percobaan. 
Asumsi tidak ada pengaruh maternal, penurunan 
diploid dan tidak ada alel ganda dapat dipenuhi. Ber-
dasarkan nisbah kuadrat tengah betina/jantan dari ka-
rakter tanaman yang diamati dalam percobaan ini me-
nunjukkan tidak nyata, yang mengindikasikan tidak 
ada pengaruh maternal (Rao dan McNeily 1999) dan 
tanaman jagung memiliki penurunan yang bersifat 
diploid (Hallauer dan Miranda 1985), seandainya ada 
aberasi kromosom pada waktu meiosis, frekuensinya 
sangat kecil sehingga tidak nyata berpengaruh terha-
dap penduga ragam genetik (Subandi dan Compton 
1974). Ada atau tidak ada alel ganda, penduga ragam 
aditif dan ragam dominan masih tetap konsisten 
(Robinson et al. 1955). 
Keterpautan yang tidak seimbang (linkage 
disequilibrium) dapat menyebabkan bias terhadap 
penduga ragam genetik. Keterpautan yang tidak seim-
bang dalam populasi dapat dikurangi dengan melalui 
kawin acak selama 6 generasi (Subandi dan Compton 
Tabel 3. Nilai dugaan ragam genetik bobot biji (kg/plot) populasi varietas Bisma pada lingkungan pemupukan rendah, sedang, dan optimal. 
Pupuk rendah Pupuk sedang Pupuk optimal 
Parameter genetik 
Ragam Simpangan baku Ragam Simpangan baku Ragam Simpangan baku 
Ragam aditif (ơ2A) 0,019775+ (0,78) 0,011692 0,038032+ (0,67) 0,022138  0,070913* (0,81) 0,030269 
Ragam dominan (ơ2D) 0,005572 (0,22) 0,020969 0,018512 (0,33) 0,039359 0,017000 (0,19) 0,093265 
Ragam genetik (ơ2G) 0,025349 (1,00) 0,023758 0,056544 (1,00) 0,045158 0,087913 (1,00) 0,098054 
* = nyata taraf 5%, + = nyata taraf 10%. Angka dalam tanda kurung merupakan porsi. 
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1974; Dudley 1994). Varietas Bisma yang digunakan 
dalam penelitian ini dihasilkan melalui seleksi massa 
selama 5 generasi dan selanjutnya telah mengalami 
kawin acak selama banyak generasi sehingga keter-
pautan yang seimbang dari gen diduga telah tercapai. 
Pengaruh epistasis dapat diabaikan, kalau ada umum-
nya kecil kontribusinya terhadap total keragaman 
genetik (Hallauer dan Miranda 1985). 
Pendugaan ragam genetik yang digunakan dalam 
prosedur Subandi dan Compton (1974) memerlukan 
asumsi jumlah tanaman hasil persilangan yang diuji 
harus lebih banyak daripada jumlah tanaman S1 dan 
tanaman S1 hanya digunakan sekali dalam setiap set 
persilangan. Dalam penelitian ini, jumlah tanaman ha-
sil persilangan yang diuji sebanyak 20 tanaman, se-
dangkan rata-rata jumlah tanaman setiap S1 sebanyak 
5,7 tanaman. Tanaman S1 dalam persilangan antar ga-
lur S1 dalam penelitian ini digunakan hanya sekali un-
tuk setiap persilangan. Oleh karena itu, sebagian besar 
asumsi-asumsi tersebut telah dapat dipenuhi dalam 
penelitian ini. 
Hasil analisis bobot biji menunjukkan bahwa ra-
gam aditif nyata, sedangkan ragam dominan tidak nya-
ta. Dengan demikian, komponen ragam aditif bobot bi-
ji merupakan komponen yang besar kontribusinya ter-
hadap total ragam genetik dalam populasi varietas Bis-
ma. Oleh karena itu, perbaikan populasi Bisma dapat 
dilakukan melalui seleksi berulang. Hasil penelitian ini 
berbeda dengan Betran et al. (2003) yang mendapat-
kan komponen ragam dominan bobot biji lebih berpe-
ran pada kondisi pemupukan N rendah pada populasi 
jagung tropis berwarna putih. Perbedaan ini terjadi 
karena perbedaan populasi referensinya. 
Hasil analisis juga menunjukkan bahwa ragam 
genetik pada lingkungan pemupukan yang lebih tinggi 
cenderung lebih besar daripada lingkungan pemupuk-
an yang lebih rendah. Sebagai perbandingan besaran 
ragam genetik dengan percobaan lain yang dilakukan 
oleh Banziger et al. (1997) dari 14 percobaan dengan 
populasi jagung Amarillo Dentado, DTP1, Blanco Cris-
tallino-3, Pool 16, dan Tuxpeno 1 dari CIMMYT terdapat 
kecenderungan yang sama, yaitu makin tinggi perbe-
daan tingkat cekaman pemupukan mengakibatkan ra-
gam genetik bobot biji semakin kecil. Presterl et al. 
(2003) menyatakan perbedaan besaran ragam ge-
netik bobot biji antara lingkungan dengan cekaman 
dan tanpa cekaman dapat disebabkan oleh pengaruh 
skala. Pada lingkungan tanpa cekaman memiliki rata-
rata bobot biji yang lebih tinggi daripada lingkungan 
dengan cekaman sehingga mengakibatkan ragam ge-
netik pada lingkungan tanpa cekaman lebih tinggi dari-
pada lingkungan dengan cekaman. Untuk menghilang-
kan pengaruh skala, data hasil pengamatan ditransfor-
masi dengan membagi dengan nilai rata-rata umum. 
Mengikuti prosedur Presterl tersebut, dari data hasil 
penelitian ini diperoleh ragam aditif ± simpangan ba-
kunya pada lingkungan seleksi pemupukan rendah, 
sedang, dan optimal berturut-turut 0,0185±0,0109; 
0,0179±0,0104; 0,0120±0,0085 dan ragam dominan 
0,0052±0,0196; 0,0087±0,0185; 0,0029± 0,0158. Sete-
lah nilai pengamatan dibakukan, ragam genetik (aditif 
dan dominan) cenderung lebih kecil pada lingkungan 
seleksi pemupukan optimal dibandingkan dengan pe-
mupukan yang lebih rendah. Hal yang sama diperoleh 
Presterl et al. (2003) yang menggunakan populasi hasil 
persilangan galur tipe dent dan flint. Ragam aditif me-
rupakan komponen ragam yang penting pada jagung 
untuk keperluan yang berhubungan dengan seleksi 
berulang (Halauer dan Miranda 1985). Makin besar 
ragam aditif maka diharapkan makin besar kemajuan 
seleksi yang akan diperoleh. Oleh karena itu, seleksi 
pada populasi Bisma pada lingkungan pemupukan 
rendah diharapkan memperoleh kemajuan yang lebih 
besar jika hasil seleksinya ditanam pada kondisi pe-
mupukan rendah daripada pemupukan yang lebih 
tinggi. 
Ragam Fenotipik Bobot Biji dan Heritabilitas Famili 
FS dan S1 (HS) 
Dalam pendugaan kemajuan seleksi memerlu-
kan informasi besaran ragam fenotipik, di samping ra-
gam aditif dan ragam dominan. Untuk menduga ra-
gam fenotipik FS dan S1 (HS) di antaranya diperlukan 
ragam bobot biji tanaman di dalam plot (σ2W) dan se-
lanjutnya akan digunakan untuk menduga ragam ling-
kungan dalam plot (σ2We). Untuk menduga komponen 
ragam dalam plot diamati bobot biji tiap tanaman dari 
5 contoh tanaman tiap plot yang berasal dari 135 plot 
contoh untuk setiap taraf pemupukan. Komponen ga-
lat percobaan (σ2) terdiri dari ragam antar plot (σ2pl) 
dan ragam dalam plot (σ2W) menurut hubungan σ
2 = 
σ2pl + σ2w /w, w = jumlah tanaman tiap plot, sedang-
kan ragam dalam plot terdiri dari ragam genetik (σ2wg) 
dan ragam lingkungan dalam plot (σ2We) (Subandi dan 
Compton 1974). Dalam rancangan NCDII ragam gene-
tik dalam plot σ2wg = σ2G-Cov FS (Hallauer dan Miranda 
1985). Berdasarkan hubungan σ2w = σ
2
wg+ σ
2
We, maka 
ragam lingkungan dalam plot σ2We = σ
2
w-(σ
2
G-Cov FS). 
Nilai σ2, σ2G dan Cov FS tiap tanaman dapat diperoleh 
dari hasil analisis data plot yang dibagi dengan jumlah 
tanaman tiap plot. Besaran nilai penduga komponen 
ragam dalam dan antar plot dari bobot biji disajikan 
pada Tabel 4. Dari data yang diperoleh menunjukkan 
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bahwa ragam antar tanaman dalam plot sebagian be-
sar disebabkan oleh ragam lingkungan mikro pada ke-
tiga taraf pemupukan, sedangkan ragam genetik antar 
tanaman dalam plot kecil. Ragam fenotipik bobot biji 
untuk FS diduga dengan σ2P = ½ σ
2
A + ¼ σ
2
D + [σ
2
pl + 
(½ σ2A+ ¾ σ
2
D + σ
2
We)/ w] /r, sedangkan ragam 
fenotipik famili HS dari S1, yaitu σ2P = ¼ σ2A + ¼f (σ2A 
+ σ2D) + [σ2pl +{ (¾-¼f) σ2A+ (1-¼f) σ2D + σ2We}/w]/r 
(Subandi dan Compton 1974).  
Nilai dugaan ragam fenotipik famili FS dan S1 
(HS) menunjukkan semakin banyak pupuk yang di-
berikan cenderung semakin besar ragam fenotipiknya 
(Tabel 5). Ragam fenotipik merupakan komponen da-
lam perhitungan pendugaan kemajuan seleksi yang 
berbanding terbalik dengan kemajuan seleksi sehing-
ga makin besar ragam fenotipik semakin kecil kemaju-
an seleksi yang akan diperoleh. 
Heritabilitas (h2) suatu karakter merupakan be-
saran yang menunjukkan karakter tersebut dapat di-
wariskan ke keturunannya, yang merupakan porsi dari 
total keragaman fenotipe yang disebabkan oleh faktor 
genetik. Oleh karena itu, keberhasilan seleksi dapat di-
cerminkan oleh besaran heritabilitas. Heritabilitas fa-
mili FS dan S1 (HS) merupakan rasio ragam aditif de-
ngan ragam fenotipiknya (½σ2A/σ2P) dan hasil nilai du-
gaan dari penelitian ini disajikan pada Tabel 5. Herita-
bilitas pada pemupukan rendah dan sedang cende-
rung lebih tinggi daripada heritabilitas pada pemupuk-
an optimal. Di samping itu, heritabilitas HS lebih tinggi 
daripada heritabilitas FS. 
Korelasi Genetik Bobot Biji Antar Lingkungan 
Pemupukan 
Dalam pendugaan kemajuan seleksi tak langsung 
memerlukan informasi besaran korelasi genetik. Be-
saran korelasi genetik bobot biji antar taraf pemupuk-
an sebagai komponen pendugaan kemajuan seleksi 
tak langsung. Korelasi bobot biji antar lingkungan pe-
mupukan disajikan pada Tabel 6. Korelasi bobot biji 
yang nyata diperoleh antar lingkungan pemupukan 
rendah-sedang dan sedang-optimal, sedangkan antara 
lingkungan pemupukan rendah-optimal tidak nyata. 
Korelasi genetik bobot biji antar dua kondisi pemupuk-
an cenderung semakin rendah dengan semakin besar-
nya perbedaan taraf pemupukan. 
Korelasi genetik bobot biji antara lingkungan se-
leksi pemupukan rendah-optimal diperoleh sangat 
kecil (rA = -0,0235). Korelasi genetik antara lingkungan 
tanpa cekaman N dengan lingkungan cekaman N yang 
kecil juga diperoleh Banziger et al. (1997) sebesar rA = 
0,00 dari populasi jagung Blanco Cristallino-3 dan 
Presterl et al. (2003) sebesar rA = 0,04. Selain itu, kore-
Tabel 4. Nilai dugaan ragam galat percobaan, ragam antar plot, ragam dalam plot, dan ragam lingkungan mikro 
dalam plot dari bobot biji pada 3 taraf pemupukan pemupukan. 
 Galat percobaan σ2 Antar plot σ2pl Dalam plot σ2W/w Lingkungan mikro dalam plot σ2We/w 
 
Pemupukan 
g/tanaman 
 Rendah 275,15 174,00 101,15 99,51 
 Sedang 500,70 377,09 123,61 119,74 
 Optimal 1249,09 1146,76 102,33 96,72 
Tabel 5. Nilai dugaan ragam fenotipik dan heritabilitas famili fullsib dan halfsib bobot 
biji (kg/plot) populasi varietas Bisma pada lingkungan seleksi pemupukan 
rendah, sedang dan optimal. 
 Parameter genetik Pupuk rendah Pupuk sedang Pupuk optimal 
 Ragam fenotipik FS (ơ2FS) 0,033303 0,063719 0,139639 
 Ragam fenotipik HS (ơ2HS) 0,029121 0,054390 0,125145 
 Heritabilitas FS (h2FS) 0,296902 0,298438 0,253721 
 Heritabilitas HS (h2HS) 0,339541 0,349624 0,283108 
Tabel 6. Korelasi genetik bobot biji antar lingkungan seleksi pemupukan. 
 Antar lingkungan pemupukan Korelasi (rA) Simpangan baku (se-rA) 
 Rendah-Optimal -0,0235 0,0393 
 Rendah-Sedang 0,4594* 0,1520 
 Sedang-Optimal 0,2595* 0,1369 
* = nyata pada taraf uji 5%. 
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lasi genetik negatif dan kecil juga diperoleh antar bo-
bot biji jagung pada lingkungan optimal dan lingkung-
an masam (Vargas et al. 1994). Korelasi genetik bobot 
biji antar lingkungan pemupukan diperoleh menurun 
dengan meningkatnya perbedaan taraf pemupukan. 
Kecenderungan ini juga diperoleh pada kondisi ce-
kaman pemupukan N (Banziger et al. 1997 dan 
Presterl et al. 2003). Hal ini memberi petunjuk bahwa 
seleksi bobot biji pada lingkungan pemupukan optimal 
tidak cocok untuk lingkungan pemupukan rendah, 
dan sebaliknya seleksi pada lingkungan pemupukan 
rendah tidak sesuai untuk lingkungan pemupukan 
optimal. 
Jika dalam suatu seleksi dapat menghasilkan 
suatu varietas yang cocok pada lingkungan kurang su-
bur maupun subur maka akan sangat menguntungkan. 
Varietas atau hibrida yang demikian telah dapat diper-
oleh (CIMMYT 2001 dan O’Neill et al. 2004). Di Indone-
sia, varietas Wisanggeni memiliki penampilan yang 
baik pada lahan tegalan maupun lahan irigasi (Suban-
di et al. 1998). Untuk mendapatkan varietas yang co-
cok pada lingkungan subur dan tidak subur diperlukan 
populasi yang memiliki korelasi genetik dari dua ling-
kungan tersebut yang tinggi. Harrer dan Utz (1990) da-
lam Presterl et al. (2003) menyatakan bahwa perbaik-
an varietas yang cocok untuk kondisi kesuburan ren-
dah dan tinggi sekaligus merupakan strategi yang pa-
ling efisien dan hal tersebut dapat dicapai apabila ko-
relasi genetik rA>0,65, sedangkan untuk korelasi gene-
tik rA<0,65 pemuliaan untuk kondisi kesuburan rendah 
dan tinggi dilakukan secara terpisah. Berdasarkan ko-
efisien korelasi genetik yang diperoleh dalam peneliti-
an ini menunjukkan bahwa seleksi untuk mendapat-
kan varietas toleran pupuk rendah pada jagung yang 
berasal dari populasi Bisma sebaiknya dilakukan pada 
kondisi pemupukan rendah. 
KESIMPULAN DAN SARAN 
Sebagian besar komponen ragam genetik untuk 
bobot biji varietas Bisma merupakan ragam genetik 
aditif, baik pada kondisi pemupukan rendah (78%), 
sedang (67%) maupun optimal (81%). Oleh karena itu, 
perbaikan populasi Bisma dapat dilakukan melalui 
seleksi berulang. 
Total ragam genetik varietas Bisma menurun se-
iring dengan penurunan pemupukan, yaitu untuk ling-
kungan pemupukan rendah dan sedang berturut-turut 
28,8% dan 64,3% dari total ragam genetik pada ling-
kungan pemupukan optimal. Namun demikian, sete-
lah data ditransformasi untuk menghilangkan peng-
aruh skala, ragam genetik pada pemupukan rendah 
cenderung lebih tinggi daripada pemupukan yang le-
bih banyak. Hal ini menujukkan kemajuan seleksi 
akan diperoleh relatif lebih besar pada lingkungan 
pemupukan rendah dibandingkan pada pemupukan 
yang lebih tinggi. 
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